





















































･｡ H.≡ l ∴..F･...i∴ご:
Flg. 1 S.japonicum UT26株のγ -HCH分解推定代謝経路
物質名: 1, ㊨-hexachlorocyclohexane (㊨-HCH, ㊨-B‖C, 1indane); 2, ㊨-pentachlorocyclohexene; 3,
I ,3,4,6-tetrachloro- l ,4-cyclohexadiene; 4, 1 ,2,4-trichlorobenzene; 5, 2,4,5-tnchlorol2,51CyClohexadlene- l -01;
6, 2,5-dichlorophenol; 7, 2,5-dichlor0-2,5-cyclohexadiene- 1,4･diol; 8, 2,5-dichlorohy血oqulnOne; 9,
chlorohydroqulnOne; 10, hydroqulnOne; 1 1, acylchloride; 12, ㊨-hy血oxymuconic semialdehyde; 1 3,
maleylacetate; 14, β -ketoadipate. 4､ 6は､ dead-end産物を示す｡
から途上国を中心に近年まで使用が継続されており､現在でも多くの地域から残留物が検出されている｡そ
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土壌に､ ㊨-HCHを添加した｡汚染後､経時的に土壌からDNAを直接回収し(以下､土壌DNA)､ ( i )IS6100の
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Band No.　　　　　　　Strain　　　　　　　　　%, idemity (nt)
Band-I AchTt)mObacley SP. MGT3
Bandl2　Achnmobqcler sp. MGT3
Bandl3　　Uncultured bactedum clone S4-2-CL2
Band-4　AchnmobacLer sp･ MGT3
Band-5　　Uncultured bactedumclonc S4-2-CL2
Band-6●　Uncultured bactedum clone S4-2-CL2
A〝eurLnibacJ'lJus anezm-nE-lyEz'cus
Achnmobacter sp. MGT3
Band-7　Achnn20bacおr sp･ MGT3
99 % (495/497)
98 % (582/589)
loo % (538/538)
99 % (579/580)
97 % (505/516)
98 % (578/589)
98 % (579/585)
98 % (587/589)
99 % (558/560)
★　バンドに重なりがあったため､ 3株の異なる菌株が同定された｡そ
の他のバンドについては､明記した1株に由来するものであった｡
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論文審査結果の要旨
地球規模での円滑な物質循環が行われるためには､地球表層に広く棲息する環境細菌の様々な機能が
不可欠であるが､これらの細菌が生態系で生存･適応する分子機構については､ほとんど解明されてい
ない.すなわち､これまでの細菌の研究Li､主に医学的に重要な病原細菌を対象に行われており､環境
細菌の解析は遅れていた｡ヒトの体内等の比較的安定した環境をすみかとする細菌とは異なり､土壌等
の環境条件が多様に変動する場をすみかとする細菌は､それぞれの環境に適応するために､独自の適応
機構を進化させていると考えられる｡特に､人為起源の環境汚染物質分解細菌に関する研究からは､特
定の物質を基質とする分解酵素遺伝子や進化的起源が推定されている分解酵素遺伝子が取得されてお
り､これら酵素遺伝子を手がかりに分解細菌の適応･進化の解明を目的とした研究が行われている｡本
研究では､ (i)メタゲノム的手法による可動性遺伝因子を利用した環境からの機能遺伝子獲得法の確立
と(ii)環境変動に対する土壌細菌集団の応答機構の解明を目的とし､代表的有機塩素系殺虫剤の†-
hexachlorocyclohexane (†-HCH)による長期汚染土壌および試験的に†-HCHで汚染化させた土壌を対象と
した研究を行った｡
i)メタゲノム的手法による可動性遺伝因子を利用した環境からの機能遺伝子獲得法の確立
本手法を用いて†-HCH長期汚染土壌から2コピーの挿入配列IS6100に挟まれて存在する†-HCH分解
酵素遺伝子群(lin)であるIinFの一部とIinRED､ IinBを取得し､本手法が完全長の機能遺伝子をその周
辺領域も含めて取得可能であり､また､遺伝子クラスターを形成する領域も簡便に取得できる手法とし
て有効であることを示した｡
ii)環境変動に対する土壌細菌集団の応答機構の解明
本研究において､ HCH非汚染土壌を†-HCHで試験的に汚染化させたところ､ IS6100が､汚染後42
日目の土壌から検出され､汚染後86日目と113　日目の土壌には､ 2コピーのIS6100に挟まれた形で
様々な遺伝子が存在していた｡また､ 288日目の汚染化土壌を試料とした1/10 LB液体培養系からは､
†-HCHの分解代謝産物である†-PCCHが検出され､新規†-HCH分解酵素の存在が示唆されるととも
に､ 16S rRNA遺伝子を標的としたpCR-DGGE法から､既知HCH分解細菌とは異なる｢属｣の新規γ-
HCH分解細菌の存在が示唆された｡
これまでに分解細菌を対象とした解析からは困難であった､土壌のHCH汚染化に対する土壌細菌集
団の初期の応答機構が､本研究成果で解明された｡本成果は､これまでに取得されている環境汚染物質
分解細菌の形成過程に関する重要な知見であり､今後､得られた知見をもとに長期HCH汚染環境を解
析することで､ HCH分解細菌をモデルとした細菌の環境変化に対する適応･進化機構全容の解明が期
待できる｡
本研究の成果は､論文提出者が自立して研究活動を行うに必要な高度の研究能力と学識を有すること
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